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Le niébé (Vigna unguiculata (L.) Walp.), légumineuse alimentaire,
est la source de protéines végétales la plus importante pour les
populations d'Afrique subsaharienne. Une des principales
contraintes à sa production est la plante parasite Striga gesnerioides
(Willd.) Vatke, qui cause des pertes de rendement de 30 à 100 % aux
variétés sensibles (Aggarwal et Ouédraogo, 1989 ; Muleba et al,
1997). Pour lutter contre cette mauvaise herbe, plusieurs méthodes
ont été expérimentées. L'utilisation de cultivars résistants s'est avé-
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rée la plus efficace. Des cultivars résistants ont été identifiés
(Aggarwal, 1991 ; Singh et Emechebe, 1990 ; Muleba et al, 1996) :
Gorom (ou Suvita-2) originaire du Burkina Faso, B301 du
Botswana, 58-57 du Sénégal, TN121-80 du Niger, IT81D-994 et
IT82D-849 de l'Iita au Nigeria. Malheureusement, l'exploitation de
cultivars résistants est limitée par l'existence de plusieurs races
physiologiques de striga répertoriées à travers l'Afrique de l'Ouest.
Cinq biotypes ou races de S. gesnerioides ont été identifiés suite aux
résultats des évaluations des cultivars mentionnés plus haut dans
différentes localités de plusieurs pays. Ainsi, on retrouve la race 1
au Burkina Faso, au Mali, au Togo et au Nigeria ; la race 2 au Mali ;
la race 3 au Niger et au Nigeria ; la race 4 au Bénin ; et la race 5 au
Burkina Faso, au Bénin, au Nigeria et au Cameroun. Aucun des cul¬
tivars cités plus haut n'est résistant à toutes les races. Gorom, par
exemple, est résistant aux races 1, 2 et 4 ; B301 est résistant aux
races 1, 2, 3 et 5 (Lane et al, 1997).
Des différentes études réalisées pour élucider les modes d'hérédité
de la résistance, il ressort, notamment pour les cultivars résistants
Gorom, B301 et IT82D-849, que la résistance à une race particu¬
lière est contrôlée par un gène dominant (Aggarwal et al, 1984 ;
Singh et Emechebe, 1990 ; Atokple et al, 1995 ; Touré et al, 1997).
Atokple et al. (1995) ont toutefois montré que le gène de résistance
à la race 1 du cultivar Gorom est différent de celui de B301 et de
celui de IT82D-849. Ces gènes sont désignés par les sigles Rsgl
pour B301, Rsg2 pour IT82D-849 et Rsg3 pour Gorom.
Un des principaux objectifs des sélectionneurs est d'améliorer les
cultivars existants qui manquent d'une ou de plusieurs caractéris¬
tiques désirées, en les croisant avec des lignées qui possèdent ces
caractéristiques. Dans les schémas conventionnels de sélection,
cette opération implique le croisement de génomes entiers, suivi de
la sélection des meilleurs recombinants parmi les nombreux pro¬
duits en ségrégation. Une telle procédure est très longue et labo¬
rieuse. Elle demande plusieurs croisements, plusieurs générations et
une minutieuse sélection phénotypique. De plus, la liaison étroite
entre les loci d'intérêt et des caractères indésirables rend ardue la
réussite de ces schémas de sélection.
Avec l'avènement de la technologie des marqueurs d'ADN, plu¬
sieurs types de marqueurs et de nouvelles stratégies de sélection sont
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à la disposition des améliorateurs et des généticiens. Au cours des
deux dernières décennies, plusieurs systèmes de marqueurs d'ADN
ont été mis au point (Kumar, 1999). On peut citer entre autres la
méthode de l'ADN polymorphe amplifié au hasard (Random-
Amplified Polymorphic DNA, RAPD) (Williams et al, 1990), le
polymorphisme de longueur des fragments de restriction (Restriction
Fragment Length Polymorphism, RFLP) (Botstein et al, 1980), et le
polymorphisme de longueur des fragments d'amplification
(Amplied Fragment Length Polymorphism, AFLP) (Vos et al,
1995). Ces techniques ont grandement contribué à l'établissement de
cartes génétiques de liaison pour plusieurs cultures importantes, dont
le niébé (Fatokun et al, 1993, 1997 ; Menendez et al, 1997). En
combinaison avec l'analyse de ségrégants en mélange (Bulk
Segregant Analysis, BSA), une méthode développée par Michelmore
et al. (1991), l'utilisation des RAPD et des AFLP a rendu possible
l'identification rapide de marqueurs moléculaires liés à des gènes
d'importance agronomique (Kelly et Miklas, 1998 ; Kumar, 1999 ;
Michelmore, 1995 ; Simpson, 1999 ; Staub et al, 1996). En outre, le
développement et l'utilisation de la technologie de marqueurs molé¬
culaires a facilité le clonage et la caractérisation de gènes de résis¬
tance (Ronald, 1998 ; Meyers et al, 1999), conduisant à une
meilleure compréhension des interactions plantes-pathogènes.
Une fois trouvé un marqueur fortement lié à un gène d'intérêt, la
sélection se fait sur la base des génotypes des marqueurs. Ceci per¬
met de tester les descendants à un stade de développement très pré¬
coce, sans avoir besoin de les faire croître jusqu'à maturité. Les
criblages sous infestation peuvent être utilisés moins fréquemment.
De tels tests doivent toutefois être effectués à certaines étapes afin
de s'assurer de la présence et de l'efficacité du gène d'intérêt.
Michelmore (1995) a souligné quelques avantages, pour le sélec¬
tionneur, de la sélection assistée de marqueurs (Marker-Assisted
Sélection, MAS) en tant que substitut au criblage pour la résistance
aux pathogènes : l'accélération du retour au génotype du parent
récurrent dans les programmes de backcross, le transfert réduit de
gènes indésirables liés au gène d'intérêt et la possibilité de sélec¬
tionner pour des « Quantitative Trait Loci » (QTL) de résistance.
Cette méthodologie permet également le pyramidage de plusieurs
gènes de résistance pour obtenir la résistance à plusieurs types de
pathogènes (Kelly et Miklas, 1998 ; Kumar, 1999). L'identification
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de marqueurs fortement liés aux gènes de résistance au S. gesne-
rioides et leur incorporation dans un programme de sélection assis¬
tée par marqueurs accroîtrait donc sans doute l'efficacité avec
laquelle le germoplasme pourrait être évalué pour la résistance à ce
parasite. L'identification de tels marqueurs procurerait également
un point de départ pour le clonage et la caractérisation des gènes
codant pour la résistance à cette plante.
Parmi les méthodes qui peuvent être utilisées pour ce faire, on
retrouve la méthode AFLP, qui passe pour être la technique la plus
puissante d'identification de polymorphismes entre des individus.
Celle-ci donne toutefois des marqueurs dominants, donc pas très
convenables pour les programmes de sélection. Cette faiblesse est
heureusement contrecarrée par les techniques de conversion
de ces marqueurs en SCAR « Sequence-Characterized Amplified
Région ». Les SCAR sont des fragments génomiques amplifiés par
PCR avec des amorces spécifiques obtenues après séquençage des
produits RAPD ou AFLP. Us constituent des marqueurs qui ont
l'avantage d'être codominants et peu onéreux (Paran et
Michelmore, 1993 ; Lu et al, 1999, 2000 ; Shan et al, 1999), et
donc plus propices à un programme de sélection.
En employant les méthodes conventionnelles de sélection, les ten¬
tatives de création de cultivars, exempts de caractères génétiques
indésirables et résistants aux cinq races de striga, n'ont pas été cou¬
ronnées de succès. Dans un tel contexte, le développement de mar¬
queurs moléculaires liés aux gènes de résistance au 5. gesnerioides
apparaît comme étant impérative en vue de faciliter les efforts de
sélection.
Les objectifs de la présente recherche étaient d'identifier les mar¬
queurs AFLP liés aux gènes de résistance et en particulier aux races
1 et 3 de S. gesnerioides et d'envisager leur utilisation dans un pro¬
gramme de sélection assistée par marqueurs. Nous rapportons ici
l'identification de huit marqueurs fortement liés aux races 1 et 3 de
S. gesnerioides. Leur transformation éventuelle en SCAR et leur
utilisation dans un programme de sélection assistée de marqueurs
sont également discutées.
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Matériel et méthodes
Matériel végétal et expérimentation au champ
Le matériel végétal utilisé comprend deux cultivars résistants
S. gesnerioides et deux sensibles au B301, originaire du Botswana,
est résistant aux races 1, 2, 3 et 5 du Striga. Tvu 14676, un cultivar
mis au point par l'Institut international d'agriculture tropicale (Iita)
au Nigeria, est résistant à la race 3. Sa réaction aux autres races n'a
pas été testée. Tvx 3236 et IT84S-2246-4, deux lignées développées
par ITita, sont sensibles aux cinq races de Striga.
Un croisement a été effectué entre Tvx 3236 et B301 et un autre a
été fait entre IT84S-2246-4 et Tvu 14676. Les individus F! ont été
avancés en F2 par autofécondation. La réaction des parents et des
individus Ft et F2 de chaque population a été testée sur des parcelles
infestées de Striga de la race 1 à la station de recherche de
Kamboinsé, au Burkina Faso, et de Striga de la race 3 à ITita à
Ibadan, au Nigeria. L'émergence du Striga a été notée tous les deux
jours à partir de trois semaines après le semis et ce jusqu'à la sénes¬
cence complète des plantes (120 jours après le semis). Les plantes
ont ensuite été déterrées afin de vérifier l'attachement de plants de
Striga sur les racines. Les plantes qui ont montré l'attachement, le
développement et l'émergence du Striga ont été considérées comme
sensibles. Les plantes indemnes et celles qui ont présenté peu de
Striga attachés aux racines et n'ont pas permis l'émergence du
Striga ont été classées comme résistantes. Environ cent cinquante
individus F2 ont été observés pour chaque population. Dans le but
de déterminer précisément le génotype de chacun des individus F2
de chaque population, une famille F3 de 25 individus (récoltés sur
chaque plante F2) a été testée sous infestation de Striga.
Extraction de l'ADN
L'ADN génomique total de 140 individus F2 de chaque population
a été extrait à partir de 2 g de feuille selon la méthode décrite par
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Varadarajan et Prakash (1991). Après en avoir déterminé la concen¬
tration au spectrophotomètre, les solutions stock d'ADN ont été
maintenues à 4 °C. Les solutions de travail sont diluées dans du
tampon TE (10 mM Tris HC1, 1 mM EDTA pH 8.0) jusqu'à une
concentration de 100 ng/pl et conservées à -20 °C.
Analyses BSA et AFLP
Les bulks de la BSA ont été constitués selon la méthode décrite par
Michelmore et al (1991). Quatre bulks de douze individus ont été
formés pour chaque population, soit deux bulks composés d'indivi¬
dus F2 homozygotes résistants et deux bulks composés d'individus
F2 homozygotes sensibles.
Pour l'analyse AFLP, la méthode décrite par Vos et al. (1995) a été
suivie en utilisant le kit de la compagnie Gibco BRL-Life
Technologies, Inc., Gathersburg, Md., USA (AFLP Analysis
System I AFLP Starter Primer Kit).
Afin d'identifier les marqueurs liés, 64 paires d'amorces
EcoRI/Msel ont été testées sur les parents et les bulks des deux
populations. Les marqueurs candidats ont été examinés sur l'en¬
semble des individus F2 d'une population et les données obtenues
ont été soumises à une analyse à l'aide du logiciel Mapmaker 3,0
(Lander et al, 1987). La cartographie a été faite en employant un
rapport de maximum de vraisemblance (LOD) de 3,0 et en utilisant
la fonction de cartographie de Kosambi (Kosambi, 1944) pour
convertir les fréquences de recombinaison en distance cartogra¬
phique (cM).
Dans le but de situer les marqueurs liés aux gènes de résistance au
Striga sur la carte génétique du niébé développée par Menendez
et al. (1997), les paires d'amorces ayant révélé les marqueurs ont
été employées pour tester les parents IT84S-2049 et 524B, puis les
88 individus de la population de cartographie. Les marqueurs poly¬
morphes entre les deux parents de cette population ont alors été
situés sur la carte en utilisant le logiciel Mapmaker 3.0, tel que
décrit par Menendez et al. (1997).
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1
1 Résultats
Les marqueurs liés au gène de résistance
à la race 1 de S. gesnerioides
Dans le but d'identifier les marqueurs liés au gène de résistance à la
race 1 de S. gesnerioides, deux bulks d'individus homozygotes
résistants et deux bulks d'individus homozygotes sensibles de la
population issue du croisement Tvx 3236 x B301 ont été testés avec
64 paires d'amorces sélectives. Le nombre de fragments générés par
paire d'amorce variait de 58 à 1 12. Le nombre moyen de différences
entre les deux parents était de 15 et variait en fonction de la paire
d'amorce. La taille des fragments allait de 65 à 700 paires de bases.
Quatre paires d'amorces Ecorl/Msel ont détecté des polymor-
phismes entre le parent résistant et le parent sensible, d'une part, et
entre les bulks résistants et sensibles, d'autre part. La combinaison
d'amorce E-AAC/M-CAA (paire d'amorce 1-1) a révélé un produit
d'environ 300 pb présent chez le parent sensible et les bulks d'indi¬
vidus sensibles, mais absent chez le parent et les bulks d'individus
résistants. Ce marqueur lié à l'allèle de sensibilité est désigné 11 S.
Deux autres marqueurs liés à la sensibilité ont été identifiés. Il s'agit
des marqueurs 34S et 111S révélés avec les paires d'amorces
E-ACA/M-CAT (paire 3-4) et E-ATC/M-CAA (paire 11-1), respec¬
tivement. Le marqueur 34S est un produit de 130 pb, alors que le
marqueur 111S a une taille d'environ 300 pb. Les paires d'amorces
E-ACC/M-CAA (paire 4-1) et 11-1 ont pour leur part permis
d'identifier deux marqueurs liés à la résistance, 41 R (600 pb) et
111R (350 pb). Ces deux marqueurs étaient présents chez le parent
résistant et les bulks d'individus résistants mais absents chez le
parent sensible et les bulks d'individus sensibles.
Afin de déterminer le degré de liaison entre les marqueurs et le gène
de résistance, tous les individus F2 ont été testés pour la présence
ou l'absence des marqueurs US, 34S, 41R, 111R et 11 IS en utili¬
sant les paires d'amorces correspondantes. Tous ces marqueurs se
sont montrés dominants avec un rapport de ségrégation de 3:1.
L'analyse de liaison et la cartographie réalisée à l'aide du logiciel
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Mapmaker 3,0 a montré que les cinq marqueurs appartenaient au
même groupe de liaison. Les distances cartographiques entre les
marqueurs et le locus de résistance Rsgl du cultivar B301 sont de
1,7 cM pour US, 2,6 cM pour 34S, 3,6 cM pour 41R, et 0,9 cM
pour 1 1 IR et 1 1 IS (fig. 1 A). Ces marqueurs couvrent une distance
totale de 6,2 cM.
Distance (cM) Marqueurs
2,7
I Figure 1 A
Cartographie des marqueurs liés
aux gènes de résistance au S. generioides
- marqueurs liés au gène Rsg1











Les marqueurs liés au gène de résistance
à la race 3 de S. gesnerioides
En procédant de la même manière que celle décrite pour identifier
les marqueurs liés au gène de résistance à la race 1, 64 paires
d'amorces ont été testées sur les parents et les bulks d'individus
issus du croisement entre IT84S-2246-4 et Tvu 14676 afin de trou-
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ver des marqueurs liés au gène de résistance à la race 3 de
S. gesnerioides.
Quatre combinaisons ont mené à l'identification de cinq marqueurs
dont trois liés à la sensibilité et deux à la résistance. Ainsi, les paires
d'amorces E-AAC/M-CAA et E-ACA/M-CAT ont révélé les mar¬
queurs US et 34S comme étant liés au gène de résistance à la race
3 de 5. gesnerioides. Le troisième marqueur de sensibilité, 115S
(200 pb), a été identifié à l'aide de la paire d'amorce E-ATC/M-
CTA (paire 11-5). Les deux marqueurs de résistance 115R (210 pb)
et 122R (600 pb) ont été identifiés avec les amorces E-ATC/M-CTA
et E-ATG/M-CAC (paire 12-2). Tous ces marqueurs sont domi¬
nants, montrent une ségrégation mendélienne (3:1) et appartiennent
au même groupe de liaison. Les distances entre ces marqueurs et le
locus de résistance à la race 3 de S. gesnerioides du cultivar de
niébé Tvu 14676 sont de 1,7 cM pour 1 IS, 2,6 cM pour 34S et 1 15S,
0,9 cM pour 115R et 3,0 cM pour 122R (fig. 1 B). Ces marqueurs













I Figure 1 B
Cartographie des marqueurs liés
aux gènes de résistance au S. generioides
- marqueurs liés au gène Rsg4
de résistance à la race 3 de S. generioides
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Placement des marqueurs
sur la carte génétique du niébé
En vue de situer les marqueurs sur la carte génétique du niébé
développée par Menendez et al (1997), les paires d'amorces
ayant permis de les révéler ont été testées sur les deux parents
(524B et IT84S-2049) de la population de cartographie. Les
amorces qui ont montré un polymorphisme entre ces deux parents
ont ensuite été testées sur 88 lignées recombinantes fixées de cette
population. Ainsi, les paires 11, 111, 115 et 122 ont montré un
polymorphisme entre les parents 524B et IT84S-2049. À ce jour,
seule la paire d'amorce 1 1 (E-AAC/M-CAA) a été employée sur
l'ensemble de la population de cartographie et le marqueur 1 1 S a
ainsi été placé au bas du premier groupe de liaison de la carte
génétique du niébé.
I Discussion
Des cinq races de S. gesnerioides identifiées à ce jour en Afrique de
l'Ouest et du Centre, les races 1 et 3 sont les plus répandues. Les
tentatives pour incorporer dans un même cultivar des caractères
agronomiques intéressants et les gènes de résistance aux cinq races
n'ont pas encore donné de résultats satisfaisants.
En combinant les méthodes d'analyse de ségrégants en mélange
(BSA) et AFLP, nous avons pu identifier cinq marqueurs liés au
gène de résistance Rsgl, lequel confère la résistance à la race 1 de
S. gesnerioides chez le cultivar B301 et 5 marqueurs liés au gène de
résistance Rsg4 à la race 3 de S. gesnerioides chez le cultivar Tvu
14676. Deux de ces marqueurs, 1 1 S et 34S, sont liés aux deux gènes
de résistance. Ceci laisse supposer que ces deux gènes sont locali¬
sés dans un même complexe de gènes de résistance ou qu'ils sont
en fait des allèles pour un même locus. Plusieurs auteurs ont déjà
rapporté de tels cas de complexes de gènes de résistance où chaque
gène exprime une spécificité différente (Pryor et Ellis, 1993 ;
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Michelmore et Meyers, 1998 ; Ronald, 1998). Ronald (1998) et
Ashfield et al (1995) ont également montré que de tels complexes
de gènes de résistance pouvaient être efficaces contre différents
types de pathogènes. D'après nos résultats, le génome du niébé
pourrait contenir un complexe de gènes de résistance comprenant
plusieurs gènes de résistance à plusieurs races de S. gesnerioides.
Certains des marqueurs identifiés pourraient donc être utilisés pour
analyser d'autres populations en ségrégation pour leur résistance à
d'autres races de 5. gesnerioides. C'est le cas de la race 2 que l'on
retrouve essentiellement au Mali, de la race 4, existant au Bénin et
de la race 5, retrouvée au Burkina Faso, au Niger, au Nigeria et au
Cameroun (Lane et al, 1997).
Nos marqueurs sont soit liés à l'allèle de sensibilité, soit liés à l'al¬
lèle de résistance. Quoique dominants, ceux liés à l'allèle de résis¬
tance sont aussi efficaces que des marqueurs codominants dans un
programme de backcross. Ils peuvent permettre de déterminer la
présence ou l'absence de l'allèle de résistance. Pour les deux gènes
considérés, Rsgl et Rsg4, des marqueurs flanquants ont été identi¬
fiés. En outre, la possibilité de localiser plusieurs marqueurs liés
aux gènes de résistance aux différentes races de S. gesnerioides
devrait contribuer à une meilleure compréhension des mécanismes
de résistance et ouvrir la voie au clonage de ces gènes. L'identifi¬
cation de ces marqueurs ouvre donc plusieurs perspectives pour la
lutte contre cette plante parasite.
Ce type de marqueurs est particulièrement efficace dans un pro¬
gramme de sélection assistée de marqueurs (MAS) (Eathington
et al, 1997 ; Michelmore, 1995 ; Staub et al, 1996 ; Tanksley et
McCouch, 1997). Basée sur le concept de l'inférence du génotype
de l'individu à partir de celui du marqueur, la MAS a pour princi¬
pal critère la liaison étroite entre le marqueur et le gène d'intérêt.
Avec des marqueurs flanquants, il faut une double recombinaison
(événement rare) entre le gène et les deux marqueurs pour sélec¬
tionner un faux positif (c'est-à-dire prendre une plante sensible pour
une résistante). Pour rendre la MAS plus facile et moins coûteuse,
nous travaillons à la transformation des marqueurs AFLP en mar¬
queurs SCAR. Ces marqueurs sont révélés par une simple amplifi¬
cation PCR et une electrophorèse sur gel d'agarose. Pour les
laboratoires des pays en développement dans lesquels l'utilisation
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des techniques faisant appel à la radioactivité est exclue, ces mar¬
queurs SCAR sont une solution de premier choix. Ils ont en outre
l'avantage d'être codominants, donc permettent de distinguer les
individus homozygotes résistants des hétérozygotes et des homozy¬
gotes sensibles.
Les marqueurs d'ADN ont été utilisés pour le développement de
cartes de liaison génétique détaillées chez plusieurs plantes (Chang
et Meyerowitz, 1991 ; Jung, 1992 ; Mohan et al, 1997). Pour utili¬
ser les innombrables polymorphismes, révélés par les marqueurs
AFLP, comme des marqueurs génétiques, il est nécessaire de
connaître leur localisation dans le génome du niébé. Une carte inté¬
grant plusieurs types de marqueurs a été produite par Menendez
et al. (1997). Ces marqueurs peuvent alors servir à repérer des
gènes d'intérêt agronomique (Mohan et al, 1997 ; Kumar, 1999).
En vue de contribuer à la saturation de cette carte qui contient
181 marqueurs dont 25 AFLP, nous allons placer environ 250 mar¬
queurs AFLP parmi lesquels une dizaine sont liés aux gènes de
résistance au S. gesnerioides identifiés à partir de cinq cultivars
résistants.
Une des perspectives les plus importantes qu'offrent nos marqueurs
liés aux gènes de résistance au 5. gesnerioides est le clonage de ces
gènes. La méthode conventionnelle de clonage exige une connais¬
sance préalable des caractéristiques biochimiques du gène ou de ses
produits, de son ARNm etc. Le clonage basé sur la carte génétique,
ou clonage positionnel, ne requiert la connaissance préalable ni du
gène ni de ses produits. Cette stratégie nécessite seulement que l'on
connaisse la localisation chromosomique du gène dont l'identifica¬
tion de marqueurs liés constitue la première étape (Young, 1990 ;
Wicking et Williamson, 1991 ; Collins, 1992). Certains des mar¬
queurs liés aux gènes de résistance au S. gesnerioides que nous
avons identifiés seront situés sur la carte génétique du niébé déve¬
loppée par Menendez et al. (1997). Ils serviront alors de point de
départ au clonage du ou des gènes de résistance au S. gesnerioides.
Ce travail sera effectué dans le cadre d'une collaboration entre
l'Institut de l'environnement et de recherches agricoles (Inera) du
Burkina Faso, l'université de Virginie aux États-Unis et l'université
Laval au Canada. Le clonage ouvrira la voie au transfert par trans¬
genèse de ces gènes de résistance dans des cultivars sensibles mais
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d'excellente valeur agronomique. La transformation du niébé est de
nos jours une procédure de routine selon les travaux effectués par
exemple à ITita.
Si beaucoup d'efforts ont été consacrés à la recherche sur les gènes
de résistance du niébé, très peu a par contre été entrepris pour mieux
connaître la génétique de la plante parasite elle-même. La connais¬
sance des variations intraspécifiques reste à approfondir. Les diffé¬
rentes populations devront être mieux caractérisées. Les cinq
différentes races n'ont fait l'objet d'études, ni du point de vue de la
structure des différentes populations ni du point de vue de la diver¬
sité génétique. Des études antérieures conduites par Olivier et al
(1998) ont permis de mieux caractériser plusieurs populations de
Striga hermonthica, parasite de plusieurs cultures céréalières
(sorgho, mil, maïs, riz et canne à sucre). Un projet est maintenant en
voie de réalisation dans le but de mieux caractériser les différentes
races de 5. gesnerioides.
m
1 Conclusion
En utilisant les techniques AFLP et BSA, plusieurs marqueurs for¬
tement liés aux gènes de résistance aux races 1 et 3 de S. gesne¬
rioides ont été identifiés.
Ces marqueurs seront transformés en SCAR afin d'être utilisés dans
un programme de sélection assistée par marqueurs.
Un de ces marqueurs a été situé sur le premier groupe de liaison de
la carte génétique du niébé et constitue de ce fait un point de départ
pour le clonage des gènes de résistance. La réalisation de ce clonage
conduira au transfert par transgenèse de la résistance aux cultivars
d'intérêt agronomique, mais sensibles au S. gesnerioides.
Enfin, des études sur les différentes races de S. gesnerioides per¬
mettront une meilleure compréhension des modes d'action et d'évo¬
lution du parasite et amélioreront les méthodes de lutte.
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